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御因⼦が、同時に薬剤耐性や代謝に関与することが報告されている(Mariam et al., 2004；
Mathew et al., 2006)． 
遅発育菌群に分類される Mycobacterium avium subspecies hominissuis（MAH）は，ヒト
に病原性をもつ抗酸菌の⼀つであり，⾮結核性抗酸菌症の起因菌となることが知られてい





 Middlebrook 7H10 寒天培地上で MAH 株を培養し，コロニーの形態観察を⾏なった．
Middlebrook 7H9 液体培地での増殖を濁度および Colony Forming Unit（CFU）の測定によ
り評価した． 
 イルミナ MiniSeq システムを⽤いて、N104 株および P104 株の全ゲノムシークエンシン
グを⾏い，NCBI データベースに登録されている MAH104 配列をレファレンスとして P104
株と N104 株の変異を検出し、N104 株に特有な変異の探索を⾏なった．当該変異の前後に
ある遺伝⼦由来タンパクの C 末端に His タグ配列を融合させたリコンビナントタンパクを
作製し，SDS ポリアクリルアミドゲル電気泳動(SDS-PAGE)による発現タンパクの解析を⾏
った． 
 リコンビナーゼを保有するシャトルベクターpJV53 を⽤いた相同遺伝⼦組換えにより(van 
Kessel and Hatfull, 2007)，N104 株の変異を P104 株の配列に置き換えた変異復帰株（NP
株）を作製し，7H9 液体培地での増殖を濁度および CFU の測定により評価した． 




 N104 株のコロニーは P104 株よりも短い培養期間で⾁眼にて確認できる⼤きさに達し
た．液体培地中では，培養 2 ⽇から N104 株の急激な濁度の上昇が認められ，CFU で確認
した結果，培養３⽇まで N104 株の増殖速度が P104 株に⽐べてより⼤きいことが明らかに
なった（図１）． 
 全ゲノム配列の⽐較による変異解析から N104 株に特有な⼀塩基多型（single nucleotide 




MAV_RS14660 と MAV_RS14655 の融合タンパクを発現していることが⽰唆された． 
 N104 株の SNP を P104 株の配列に組換えた変異復帰株 NP 株の増殖速度は P104 株と同
程度まで低下した（図１）． 




 N014 株では、MAV_RS14660 終⽌コドンのトリプトファンへの置換が⽣じており、この
変異により N104 では MAV_RS14660 タンパクと MAV_RS14655 タンパクが融合して発現
していることが⽰唆された．また、この変異が N104 株で認められた増殖速度の上昇の原因













図１．MAH 株の増殖速度の⽐較.   
(NN: N104 株の変異配列に N104 株の変異配列を組換えたコントロール MAH 株) 
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